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Summary 
Tw巴ntyfive microsatellite markers wer巴studiedtoward a QTL analysis for long term sel巴ctedlines 
in Japanese quail. Two lines have be巴nselected for small(SS line) and large(LL lin巴)body weight for 
more than 80 generations and one line as a control (RR Jine)ーGenetic variations within three lines and 
gen巴ticdistances between each pair of these lines were estimated using microsatellit巴 PCRm巴thod.
Seven microsat巴litemarkers， GUJOOOI， GUJ0008， GUJ0014， GUJOOJ5， GUJ0017， GUJ0021， GUJ 
0023 reveaJed polymorphism in the three lines. The heterozygote frequency of GUJ 0021 was 49.1 % and 
those 01' other mark巴rsexcept 1'or GUJ 0001 were around 30%.Average value of the het巴rozygotefre-
quency for LL Jine was 26.49も， for RR line was 30.7% and for SS line was 33.89も.The Nei's minimum 
genetic distanc巴betweenLL lin巴andSS 1in巴was0.150，between LL line and RR line was 0.154 and be-
tween SS lin巴andRR line was 0.116. 
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(Coturnix coturnic japonica)の83世代の体重大方向選抜LL系統と体重小方向選抜の SS系統
および84世代の無作為交配集団 RR系統，各20個体の全血を用いた.本研究で捜吊した日本ウ
ズラは，鮮化した雛 (200-250羽)を 2週齢まで4段式の電熱式立体育雛機内で l段あたり約












カ一躍の25組の GUJプライマー7)(表 1)を用いて最適なアニー 1)ングj昆度の検討を行った.
すなわち Kayangられで示されたアニーリング混度を中心とする 6度の範間にほぼ等開隔に4
点をとって，アニー 1)ング温度を変化させたグラジエント PCRを行った.PCRには TakaraEx悶
Taq Hot Start VersionO. 25μ1， 10xExTaqパッファー 5μ1，2.5mMdNTP4μ1，RR系統の 1;J:]から
抽出したゲノム DNA250ng，forwardプライマー， rev巴rseプライマー各10μmolを含む50μ1の系
を用いた.PCRの条件は始めに960C5分の熱変性を行い，次に960C1分，上記のアニーリン
グ温凌で l分， 720C 1分のサイクルを羽田繰り返し，最後に720C10分の伸長反応を行った.
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a: PCR products were not obtained. 



















表 lにマイクロサテライトマーカーのプライマー配列 本研究で得られた最適アニー 1)ング
温度 3系統混合DNAをテンプレートとし
たPCR判定による多型の有無を示した.GUJ





















line) ，表3 (RR line) ，表4 (SS line) に示
した.各系統内で2つの遺伝子型が観察され
た場合，頻疫の高い遺伝子型が94.1-55.9%
(LL lin巴)， 80.0-72.5% (RR line) ， 92.5 





























GUJ 0017 94.1 
? ??
5.9 




Tab1e 3.G巴nefrequency of RR line 
Gene frequency (%) 
Marker ~ム」一一一
C 
GUJ 0001 100.0 0.0 0.0 
GUJ 0008 
GUJ0014 
100.0 0.0 0.0 
45.0 50.0 5.0 
80.0 20.0 0.0 
27.5 72.5 。。
30.0 55.0 15.0 









GUJ 0001 88.2 11.8 0.0 
GUJ0008 86.8 13.2 0.0 
GUJ 0014 72.5 27.5 0.0 
GUJ 0015 70‘O 30.0 。。
GUJ 0017 35.0 65.0 0.0 
GUJ 0021 77.5 22.5 0.0 
GUJ0023 7.5 92.5 0.0 
Tablc 5. Frequ巴ncyofhet巴rozygote(%) 
Av巴rage
LL 。。 0.0 23.5 7.0 
58.8 0.0 26.3 26.8 
0.0 40.0 55.0 33.9 
11.8 40.0 60.0 38.6 
11.8 55.0 30.0 33.3 
64.7 50.0 35.0 49.1 
41.2 30.0 5.0 24.6 
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カーでも GUJ001を除いて30%前後の高い値を示した.系統別のヘテロ接合体頻度の平均値は























系統聞の Neiの最小遺伝距離を求めた結果， LL-SSが0.150，LLωRRがO.154， SS-RRが
0.116であった.これらの遺伝距離から RR系統をアウトグループとして近隣結合法を用いた





を用いてLLおよびSS系統の Fig.l. Neighbor-joining phylogenetic出 eof thre巴linesusing N ei' s 











的組離についての検討を行った.その結果，日本ウズラ 3系統において GUJ0001，GUJ0008， 
GUJ00l4， GUJ0015， GUJ00l7， GUJ0021， GUJ0023の 7マーカーに多型が確認された.マー
カ一部ヘテロ接合体頻度は GUJ0021で49.1%と一番高く その他のマーカーでも30%前後の
高い植を示した.系統別のヘテロ接合体頻度の平均値は LL系統では26.4%，RR系統では
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